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摘 要 对武汉东湖5个不同湖区的浮游生物群落 DNA进行了RAPD指纹分析，并探讨了 
DNA指纹结构与环境理化因子的关系．结果表明：所筛选的9条随机引物共扩增210条大小 
为150～2 000 bp的谱带，多态率为93．3％．各站点平均有42条谱带，其中Ⅳ站最多(53条)， 
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DNA fingerprinting structure of plankton community and its relations to environmental 
physical-chemical factors in Donghu Lake．SONG Xiao—hong ’ ，YU Yu—he ，FENG Wei—song ， 
YAN Qing—yun ’ ，DENG Wen—na ’ ( Institute of Hydrobiology，Chinese Academy of Sciences，Wu— 
han 430072，China； Graduate University of Chinese Academy of Sciences，Be ng 100039，Chi一 
凇 )．一Chin． App1．Eco1．，2007，18(12)：2860—2864． 
Abstract：By the method of RAPD fingerprinting，this paper studied the DNA fingerprinting struc— 
ture of plankton community and its relations to the main environmental physical—chemical factors at 
five sites in Donghu Lake．From the screened 9 random primers ，a total of 2 10 observable bands 
with a length of 150—2 000 bp were amplifed．93．3％ of which were polymorphic．At the five 
sites，the average number of amplifed bands was 42，with the maximum (53)at site IV and the 
minimum (35)at site V．The PO4 一一P and TP contents were the highest at site I，NH4 一N，TN 
and NO2一一N contents were the highest at site V，while the values of all test physical—chemical pa— 
rameters were the lowest at site IV．No obvious diferences in COD，alkalinity，rigidity，and calci— 
am content were observed among the study sites．Similarity clustering analysis showed that the DNA 
fingerprinting of plankton community based on RAPD marker could cluster the five sites into two 
groups，i．e．，sites I，II and III could be clustered into one group，while sites IV and V could be  
clustered into another group，which was consistent with the clustering analysis based on the main 
environmental physical—chemical factors．In conclusion，there was a close relation between the DNA 
fingerprinting structure of plankton community and the main environmental physical—chemical factors 
in Donghu La ke． 
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群落多样性 I9·“， ]．这也有助于比较不同水生态 
系统群落结构与功能．运用分子方法研究从环境群 
落中提 取的 DNA遗传信 息即为 “群落 DNA分 
析”¨ ．余育和等 。。以浮游生物为对象，探索了 
DNA指纹分析在群落级生命系统应用的可行性；颜 

















平的水果 湖区 (I)、郭郑湖 区(I)、汤林湖 区 
(IU)、牛巢湖区(IV)和后湖(V)设置5个采样点 
图 1 东湖采样点分布图 
Fig．1 Sampling sites in Donghu Lake 
(图1)．用25号浮游生物网(孑L径64 m)捞取表层 
浮游生物并收集于 50 ml塑料瓶，采样后 12 h内提 






2．2．2 DNA提取 水样经充分混匀后取 1．5 ml，滴 
加 2～3滴无水乙醇后，于 10 000 r·min 下离心 
10 min，用灭菌双蒸水清洗 3次，每次清洗后于 
10 000 r·min 下离心 10 min，以除去乙醇及粘附 
在浮游生物体表面的水溶性物质．DNA提取参照文 
献[3]：向浮游生物中加入 400 trl裂解液(0．5％ 
SDS，0．1 mol·L～ EDTA pH =8．0，10 mmol·L一。 
Tris—HC1 pH=8．0)和蛋白酶 K(终浓度 0．2 mg· 
ml )，在55℃水浴裂解 5～6 h，间歇振荡混匀．将 
上清液转入一新离心管，经等体积苯酚：氯仿3次抽 
提后，于一20℃沉淀6～7 h，用70％乙醇清洗 2次， 
干燥后溶于 TE备用．0．7％的琼脂糖凝胶(含 0．5 
g·ml EB)电泳检测 DNA制备效果． 
2．2．3 RAPD扩增 以Ⅱ站 DNA为模板，并以灭菌 
双蒸水作为阴性对照，从 Operon公司的 OPM、OPG 
及 OPH 3组共 60条引物中筛选出扩增条带清晰、 
结果稳定 的 9条 引物，并对所有 DNA样 品进行 
RAPD扩增．扩增体系参照 Wilimas等  ¨．反应体 
系中除缓冲液外，设计正交实验对其它4种成分的 
最佳使用浓度进行选择．在 25 l反应体系中，模板 
DNA约 30 ng(模板含量基本一致 )，2．5 10× 
PCR bufer，2 25 mmol·L MgCl2，3 2 mmol· 
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L～d NTP，0．9 trl 20 I．Lmol·L 引物，1．5 U Taq酶， 
其余用灭菌双蒸水补齐．混合后稍作离心使反应混 
合液沉于管底，扩增反应在 Pekin Elmer 9600型 
PCR仪上进行：94℃预变性 10 min，后接 40次循环 
(每个循环包含 94℃ 40 S，36 oC 40 S，72℃ 3 
min)，最后于72℃延伸 10 min，反应终止于4℃．以 
1．4％琼脂糖凝胶(含 0．5 g·ml EB)于 1×TAE 




用于最终的数据分析．根据 DNA Marker DL2 000指 
示的标准分子量，对照反应产物在琼脂糖凝胶上的 
迁移率和 UVP LabWorks软件的光密度扫描曲线， 
依据统一的标准确定片段大小，分别以 1、0代表扩 
增位点的有无通过 SPsS 13．0软件进行聚类分析． 
理化数据运用 XLSTAT—Pro 7．5软件进行主成分分 




由表 1可以看出，与磷相关的指标(PO 一P、 









站归于另一类．XLSTAT—Pro 7．5主成分分析(图 3) 
显示水体各理化指标显著正相关． 
3．2 随机引物筛选及 RAPD分析 
表 1 水体理化指标测定结果 
Tab．1 Result of water physical-chemical factors determined 
相似度 Similarity 
0 0．1 0．2 0．3 0．4 0．5 0．6 0．7 
图2 水体理化参数的 AHC聚类分析 







1．0 —0．5 0 0．5 1．0 
轴F．Axis F．(55．32％) 
图3 水体理化参数的主成分分析结果 
Fig．3 Result of PCA based on water physical—chemical factors． 
I：亚硝酸盐氮 NO2一一N；1：总氮TN；Ⅲ：氨氮 NH4 一N；1V：二 
氧化硅 SiO2；V：化学需氧量 COD；VI：硬度 Hardness；VH：总磷 
TP；Ⅷ：正磷酸盐 P04 一P；Ⅸ：钙 Calcium；X：碱度 Basicity． 
由表 2可以看出，筛选 出的 9条引物共扩增 






● Ⅱ ． Ⅲ Ⅳ V 
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表 2 随机引物及 RAPD扩增结果 
Tab．2 Random primers and the RAPD amplifed resdts 
图 4 东湖各采样点浮游生物群落聚类图 
Fig．4 Clustering of plankton community from five sampling 
sites in Donghu Lake． 
先聚类，并在距离 10．5附近与 I站相聚类；1V、V站 
在距离 16．5附近聚为一类．与理化数值的聚类结果 
基本吻合． 






短的引物(通常为 l0碱基)对基因组 DNA进行随 
机扩增．由于引物对物种没有选择性，因此能对群落 
结构提供整体扫描 J．由于其独特的检测 DNA多态 
性的方式以及快速、简便的特点，该技术已渗透于基 
因组研究的各个方面． 
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